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比对(sum-of-all-pairs or SP alignment)模型上求解最优多序列比对已经被证明是NP-hard问题[1~5]。




















2 x = y∈Ω
-1 x≠ y∈Ω





算|S1'|、|S2'|、...、|Sn'|中第 j列的任意两两打分，然后计算其平均值，即 C2n 个得分的平均值。公式如下：
Score( j) =
∑






Score(A) =∑j = 1
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表1中的路径表示了其中一个比对，比对结果如图1所示。则每一个位置的分值是 C24 = 6个两两比对得分的平均值。例如第6
列的得分计算式为：
Score(6)=(σ(G,_)+σ(G,A)+σ(G,G)+σ(_,A)+σ(_,G)+σ(A,G))/10 = -0.7 （4）
序列S1': T _ _ G G G A
序列S2': T T C G G _ C
序列S3': T _ C G G A A










































τij(t + 1)=(1 - ρ) × τij(t) + Δτij （8）










































Si =∑j = 1, j≠ kN ∑k = 1N Pijk （11）
假设参考数据对应的Si值为Sr。则SPS值的计算如式(3-2)：
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